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Methodik und Anwendungsgebiete 
des genetischen 
Fingerabdruckverfahrens 
Thomas Lubjuhn, Manfred Schart/ und 
Jörg Thomas Epplen 
Unter einem genetischen Fin-
gerabdruck ("DNA-Finger-
print") versteht man ein mit 
molekularbiologischen Metho-
den erstelltes Bandenmuster 
aus informationsfreien DNA-
Abschnitten, welches hochspe-
zifisch für das entsprechende 
Individuum ist. Die Ent-
deckung und Weiterentwick· 
Jung des genetischen Fingerab-
drucks hat innerhalb kürzester 
Zeit zu erheblichen Fortschrit-
ten in den verschiedenen Teil-
disziplinen der Biologie und 
Medizin geführt. Durch das 
Aufzeigen individueller Unter-
schiede im Erbgut werden mit 
dieser Methode Grundlagen für 
die Bearbeitung zahlreicher 
Fragestellungen geschaffen. 
Wir wollen in diesem Aufsatz 
zum einen die Methodik veran-
schaulichen und zum anderen Jedes Individuum ist eindeutig identifizierbar. 
einige ausgewählte Anwen-
dungsbeispiele vorstellen, die verdeutlichen 
sollen, welches Potential sich hinter der Me-
thode des "DNA-Fingerprinting" verbirgt. 
Erbsubstanz und Individualität 
Das Erbgut eines Menschen (Genom) besteht 
aus rund 7 Milliarden Informationseinheitcn. 
Jede Informationseinheit (Nukleotid) wird 
dabei aus einem Zucker- und einem Phos-
phatmolekül sowie einer von vier verschiede-
nen organischen Basen (Adenin (A), Guanin 
(G), Cytosin (C) oder Thymin (T)) aufge-
baut. Die Erbsubstanz (DNA) besteht aus 
einer doppelsträngigen Aneinanderreihung 
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derartiger Nukleotide (Abbildung 1). Dabei 
ist der zweite Strang durch den ersten vorge-
geben, da sich immer nur die Basen G und C 
und die Basen A und T Zusammenlagern 
können (komplementäre Basenpaarung). Bei 
7 Milliarden Informationseinheiten in einem 
diploiden, das heißt mit einem doppelten 
Chromosomensatz ausgestatteten Wirbeltier-
genom ergeben sich so circa 1 02ooooooooo ver-
schiedene Anordnungsmöglichkeiten der 
Nukleotide. Nun kann jedoch nicht an jeder 
Stelle ein beliebiges Nukleotid stehen, da nur 
bestimmte Basenfolgen (Sequenzen) nach der 
Übersetzung (Transkription und Translation) 
der in ihnen enthaltenen Information eine 
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sinnvolle Abfolge von Ami-
nosäuren ergeben, die wiederum 
für die Struktur und Funktion le-
benswichtiger Proteine (zum Bei-
spiel Enzyme) verantwortlich 
sind. Deshalb weisen entspre-
chende Genorte (Loci) bei ver-
schiedenen Menschen nur eine 
vergleichsweise geringe Variabi-
lität auf, das bedeutet, innerhalb 
solcher Regionen finden sich nur 
wenig Unterschiede in Bezug auf 
die Basenfolge. Der Grund dafür 
ist, daß die meisten sprunghaften 
Veränderungen in der Basenfolge 
(Mutationen), wegen der damit 
verbundenen Struktur- und 
Funktionsänderung der entspre-
chenden Proteine, zum Nachteil 
oder gar zum Tod des betreffen-
den Organismus führen, bevor 
die mutierten Gene an Nach-
kommen weitergegeben werden 
können. Genloci mit diesen se-
quenzabhängigen Informationen 
machen aber nur circa 5 Prozent des mensch-
lichen Genoms aus. 
Über die biologische Bedeutung der übrigen 
95 Prozent der DNA, in der keine sequenz-
abhängige Information enthalten ist, herrscht 
zur Zeit noch Unklarheit. Da der Austausch 
oder Wegfall eines Nukleotids, beziehungs-
weise die Umlagerung ganzer Sequenzteile 
innerhalb dieser Regionen, nicht zu einer 
Fehlfunktion innerhalb des Organismus führt 
und daher toleriert werden kann, zeichnet 
sich dieser Teil der DNA auf Populations-
niveau durch eine wesentlich größere Variabi-
lität aus. 
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Folgen der Variabilität 
Eine Anhäufung dieser Sequenzänderungen 
führte im Lauf der Entwicklungsgeschichte 
(Evolution) zu erheblichen Unterschieden in 
den Genomen von nicht näher verwandten 
Individuen einer Art. Durch eine besonders 
hohe Variabilität (Hypervariabilität) sind da-
bei die sogenannten ,,einfach repetitiven" 
Sequenzen und ihre angrenzenden Regionen 
gekennzeichnet. Sie sind aus einfachen, sich 
stetig wiederholenden Sequenzmotiven 
aufgebaut (beispielsweise .. GGAT GGAT 
GGAT GGAT .. ) und meist über das gesamte 
Genom verteilt. Das DNA-"Fingerprinting" 
macht sich die Hypervariabilität und das da-
mit verbundene hohe Individualisierungspo-
tential dieser Sequenzen zunutze, indem es 
viele Sequenzblöcke aus verschiedenen Re-
gionen des Genoms gleichzeitig darstellt 
(.,Multilocus"-Fingerabdruck). Auf diese 
Weise werden Bandenmuster erzeugt, die -
ähnlich wie ein Fingerabdruck - ein Indivi-
duum eindeutig kennzeichnen und außerdem 
nach den Mendelschen Regeln vererbt wer-
den. 
Von der Zelle zum "genetischen 
Fingerabdruck" 
Seit der Entwicklung des DNA-"Fingcrprin-
ting" durch die Gruppe um Alec Jeffreys (1] 
wurde diese Methode teilweise vereinfacht 
und weiterentwickelt. Insbesondere die Ent-
wicklung von Oligonukleotid-Sondcn (bei-
spielsweise (CA)8 = CACACACACACA-
CACA) [2] ebnete den Weg zur Darstellung 
individualspezifischer Bandenmuster in allen 
untersuchten Pilz-, Pflanzen- und Tierspe-
zies. Die folgende kurze Darstellung der Ver-
fahren, die zur Darstellung eines genetischen 
Fingerabdrucks durchlaufen werden (Abbil-
dung 2), beschränkt sich auf die Verwendung 
solcher Sonden. Der interessierte Leser sei an 
dieser Stelle außerdem auf eine ausführlichere 
Beschreibung der Methodik in der Literatur 
hingewiesen [3 ). 
Isolieren, Schneiden und 
Auftrennen der DNA 
Zur Isolierung der benötigten DNA eignen 
sich alle Gewebe oder Zellen, die Zellkerne 
enthalten. Dabei ist es gleichgültig, ob sie aus 
Blut, Sperma, Urin, Speichel, Haarwurzeln 
oder einem beliebigen Gewebe stammen. Die 
DNA wird nach den für die einzelnen Zellty-
pen optimierten Verfahren isoliert [4). Danach 
wird sie mittels eines DNA-spaltenden En-
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Abb. 1. Schematischer Aufbau der DNA. Im Zellkern ist der DNA-Doppelstrang zusätz-
lich noch schraubig gewunden (Doppelhelix). 
zyms (Restriktionsendonuklease) "verdaut". 
Diese Enzyme erkennen bestimmte DNA-
Sequenzen und durchtrennen den DNA-
Doppelstrang an dieser Stelle. So erkennt die 
Restriktionsendonuklease Hae III die Se-
quenz GG~CC und schneidet sie wie mit 
dem Pfeil dargestellt. Durch diesen "Verdau" 
erhält man DNA-Fragmente unterschiedli-
cher Länge. Diese Fragmente werden an-
schließend mittels Agarose-Gelelektrophore-
se aufgetrennt. Dabei macht man sich den 
Umstand zunutze, daß DNA-Fragmente un-
terschiedlicher Länge verschieden schnell 
durch ein Gel wandern: Die DNA-Fragmen-
te sind aufgrund ihrer molekularen Struktur 
negativ geladen. Legt man eine elektrische 
Spannung an ein Gel, das man sich am besten 
als ein engmaschiges dreidimensionales Git-
ternetz. vorstellt, so wandern die einzelnen 
Fragmente in dem elektrischen Feld aufgrund 
ihrer unterschiedlichen . Länge verschieden 
weit in das Gel, da lange Fragmente nicht so 
schnell durch das engmaschige Gitter wan-
dern können wie kürzere. DNA-Fragmente 
lassen sich also auf diese Weise entsprechend 
ihrer Länge auftrennen. 
Entstehung des genetischen 
Fingerabdrucks 
Nach der Elektrophorese wird die DNA im 
Gel fixiert. Dies geschieht, indem dem Gel 
durch Anlegen eines Vakuums das Wasser 
entzogen wird. Anschließend wird der 
DNA-Doppelstrang durch Behandlung mit 
einem alkalischen Reagens in seine Einzel-
stränge zerlegt (Denaturieren). Um in der 
Vielzahl der Fragmente diejenigen sichtbar zu 
machen, die bestimmte einfach repetitive Re-
gionen enthalten, wird eine Oligonukleotid-
sonde (kurzer DNA-Einzelstrang, circa 15 
bis 25 Basenpaare lang), die komplementär zu 
den Zielregionen ist, zu dem Gel gegeben. 
Diese Sonden müssen vorher markiert wer-
den, um sie nach der Anlagerung an die DNA 
nachweisen zu können. Die Markierung er-
folgt meist noch mittels radioaktiver Phos-
phorisotope {'2P). Es existieren mittlerweile 
aber auch nicht-radioaktive Verfahren, die 
mit Farbreaktionen oder Chemolumineszenz 
arbeiten. Die markierten Sonden lagern sich 
während der sogenannten Hybridisierung an 
die ihnen komplementären Stellen der DNA 
DN A-Fingerprinting 
Abb. 2. Schematische Darstellung der Vorgehensweise beim Oligonukleotid-"Fingerprin-
ting" (siehe auch Text). 
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an. Danach wird uberschüssiges Sondenmate-
rial durch mehrmaliges Waschen entfernt. 
Anschließend werden die Stellen, an denen 
sich die Sonde angelagert hat, mittels einer 
für die jeweilige Markierung spezifischen 
Methode nachgewiesen. Dies geschieht im 
Fall der radioaktiven Markierung durch das 
Auflegen eines Röntgenfilms, der an diesen 
Stellen durch die radioaktive Strahlung der 
gebundenen Probe geschwärzt wird (Autora-
diographie). Dadurch entsteht auf dem Film 
ein komplexes Bandenmuster (Abbildung 3 ). 
Bei der Wahl geeigneter Kombinationen von 
Restriktionsendonuklease und Sonde sind 
diese Muster individualspezifisch, das heißt, 
alle Individuen einer An weisen verschiedene 
Bandenmuster auf und lassen sich daher ein-
deutig identifizieren. Die einzige Ausnahme 
bilden hierbei natürlich eineiige Zwillinge be-
ziehungsweise Mehrlinge. Sie sind genetisch 
identisch und weisen deshalb auch in den hy-
pervariablen Regionen des Genoms keine 
Unterschiede auf. 
Die "Fingerprint''-Bandenmuster 
halten sich an die (Mendelschen) 
Regeln 
Die mit Hilfe des DNA-"Fingerprinting" er-
zeugten Bandenmuster folgen außerdem den 
Mendelschen Regeln: Mit Ausnahme verein-
zelt auftretender Mutationen läßt sich das 
Bandenmuster eines Nachkommen aus den 
Bandenmustern der Eltern zusammensetzen. 
Dabei geben beide Eltern durchschnittlich 50 
Prozent ihrer Banden an ihr Kind weiter. 
Welche Restriktionsenzym/Sonden-Kombi-
nation ein informatives, individuelles Ban-
denmuster in der untersuchten Art liefert, 
muß im Einzelfall durch Ausprobieren ermit-
telt werden. Gute Anhaltspunkte ergeben sich 
jedoch häufig schon, wenn man bereits unter-
suchte Arten der gleichen Ordnung oder Gat-
tung betrachtet. Damit können oft die in Fra-
ge kommenden Kombinationen eingegrenzt 
werden. Das beschriebene Oltgonukleotid-
"Fingcrprinting" konnte bisher auf jede un-
tersuchte Eukaryotcnart übertragen werden. 
Insgesamt wurden bisher über 300 Arten aus 
allen Bereichen der Eukaryotcn (Protoctisten, 
Pflanzen, Pilze und Tiere) untersucht. 
"Multi-LocuS11 - und "Single-
Locus"-Sonden 
Man kann auch Sonden verwenden, mit de-
nen nicht viele Genloci gleichzeitig (,.Multi-
Locus" -Sonden), sondern nur eip einzelner 
Locus ("Single-Locus"-Sondcn) nachgcwie-
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Abb. 3. Genetischer "Multilocus"-Fingerprint zweier Kohlmeisen-
familien. Die meisten Kinder ( ~) stammen von ihren ,.sozialen" 
Eltern ab. Wie man aber erkennen kann, lassen sich die Bandenmu-
ster von jeweils zwei Nachkommen (~) nicht komplett aus den 
Bandenmustern der beiden Eltern ableiten. Sie weisen eine hohe 
Übereinstimmung mit dem Bandenmuster des Weibchens (0} auf, 
nicht jedoch mit dem des vermuteten Vaters (0). Im Gegensatz zu 
den anderen Nachkommen weisen sie zusätzliche Banden auf, die 
bei keinem der beiden "sozialen" Eltern zu finden sind (einige die-
ser Banden sind in der Abbildung durch einen Pfeil gekennzeich-
net). Diese Nachkommen sind daher auf Kopulationen ihrer Mut-
ter mit einem ieweils anderen Männchen zurückzuführen. Die an 
der rechten Seite angegebenen Molekulargewichte entsprechen 
den in der mittleren Spur eingezeichneten Banden. Mit ihrer Hilfe 
läßt sich die Länge der einzelnen Fragmente abschätzen. 
Abb. 4. Analyse eines einzelnen DNA-Locus bei einer Kohlmeisen-
familie. Das Zweibandenmuster jedes Nestlings ( ~) muß sich aus 
einem mütterlichen (0) und einem väterlichen (0) Allel zusam-
mensetzen. Auch hier finden sich zwei Jungtiere ( ~ ), die keines der 
beiden väterlichen Allele tragen und von daher auf Fremdkopula-
tionen der Mutter (0} mit einem anderen als dem hier gezeigten 
Männchen (0) zurückzuführen sind. Das Allel, das von diesem 
Männchen weitergegeben wurde, ist - wie die anderen Allele auch 
- am linken Rand dargestellt (•). An der rechten Seite finden sich, 
wie schon in Abbifdung 3, Angaben zum Molekufargewicht. 
sen wird. Das sehr komplexe Vielbandenmu-
ster reduziert sich dann auf höchstens zwei 
Banden pro Individuum, wobei eine Bande 
einem der beiden väterlichen und die andere 
einem der beiden mütterlichen DNA-Loci 
(Allele) entsprechen muß. Auch solche Syste-
me können hochvariabel sein (Abbildung 4 ). 
Die Darstellung einzelner Allele wird leider 
fälschlicherweise oft auch als genetischer 
Fingerabdruck bezeichnet. Einzelne Allele 
würden aber - in Analogie zum Fingerab-
druck - nur einer einzelnen Hautlinie der 
Fingerbeere entsprechen und liefern somit 
nur einen Bruchteil der Informationen des 
ganzen .,Multilocus" -Fingerabdrucks. 
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Der genetische Fingerabdruck in 
der Anwendung 
Eines der umfangreichsten Anwendungsge-
biete des DNA-"Fingerprinting" haben wir 
bereits angesprochen: die Elternschaftsnach-
weisc. Im Durchschnitt vererbt jeder Eltern-
teil, wie bereits erwähnt, die Hälfte seiner 
"Fingerprint"-Banden an jedes Kind. Wie in 
Abbildung 3 und 4 zu erkennen ist, lassen 
sich hier die Bandenmuster einzelner Nach-
kommen (in diesem Fall handelt es sich um 
Nestlinge von Kohlmeisen) nicht aus den 
Bandenmustern der Eltern zusammensetzen: 
In dem in Abbildung 3 dargestellten "Multi-
locus"-Fingerabdruck zeigt sich, daß das 
Bandenmuster dieser N es dinge (~}eine hohe 
Übereinstimmung mit dem Bandenmuster 
der Mutter (0) aufweist, nicht jedoch mit 
dem ihres "sozialen Vaters" (0). Außerdem 
enthalten ihre genetischen Fingerabdrücke ei-
nige Banden, die bei keinem der beiden "so-
zialen Eltern" zu finden sind. Daraus läßt sich 
folgern, daß sie auf eine Paarung ihrer Mutter 
mit einem anderen Kohlmeisenmännchen 
zurückzuführen sind. Derartige Befunde sind 
in der Soziobiologie von erheblicher Bedeu-
tung. Die Soziobiologic versucht die Evoluti-
on verschiedener Verhaltensweisen in Hin-
blick auf ihren Anpassungswert zu verstehen. 
Unter einer angepaßten Verhaltensweise ver-
steht man dabei ein Verhalten, das dazu führt, 
die Anzahl der Nachkommen zu maximie-
ren. Um Untersuchungen in diesem Bereich 
durchführen zu können, ist es daher von 
außerordentlichem Interesse, den Fortpflan-
zungserfolg (also die Zahl der Nachkommen) 
eines Individuums eindeutig feststellen zu 
können. Dies wurde erst durch die Entwick-
lung des DNA-.,Fingerpriming" mit ausrei-
chender Genauigkeit möglich. Durch die An-
wendung dieser Methode konnten sehr 
schnell neue Erkenntnisse gewonnen werden. 
So konnte man zum Beispiel für die eben er-
wähnten Kohlmeisen zeigen, daß Männchen, 
die von ihrem Weibchen betrogen wurden, 
weniger fürsorglich bei der Aufzucht der 
Jungtiere sind als Männchen, die nicht betro-
gen wurden [5). 
Auch bei der Untersuchung von Rangord-
nungen in Zusammenhang mit dem Port-
pflanzungserfolg einzelner Individuen konn-
ten neue Erkenntnisse gewonnen werden. 
Bisher ging man generell davon aus, daß rang-
hohe Tiere für die ?..usätzlichcn Aufwendun-
gen, die mit der Verteidigung des hohen Ran-
ges verbunden sind, durch eine höhere An-
zahl an Nachkommen "cntlohnt" würden. 
Daß dies, zumindest unter bestimmten Bedin-
gungen, nicht der Fall ist, 1.eigt unter anderem 
eine neuere Untersuchung an Fischen: Es 
konnte gezeigt werden, daß der Fortpflan-
zungserfolg des ranghöchsten Tieres ( a-
Männchen) in größeren Gruppen auf Null 
fällt [6). Eine Erklärung für dieses Phänomen 
konnte man bisher nicht finden. Diese Unter-
suchung machte deutlich, daß der oben er-
wähnte Zusammenhang- 7.umindest in dieser 
allgemeingültigen Form - nicht aufrecht-
erhalten werden kann. 
Vaterschaftsnachweise mit Hilfe 
des DNA-"Fingerprintings" 
Elternschaftsnachweise sind natürlich nicht 
nur in der Soziobiologie von Interesse. Es sei 
hier nur an die vielen Vaterschaftsklagen erin-
nert, mit denen sich die Gerichte auseinander-
zusetzen haben. Durch die in diesem Bereich 
bisher verwendeten Methoden, wie zum Bei-
spiel Blutgruppenuntersuchungen, konnte 
man eigentlich nur Personen von der Vater-
schaft ausschließen. Ohne größten Aufwand 
war es jedoch nicht möglich, den wirklichen 
Vater zweifelsfrei festzustellen. Mit Hilfe der 
Methode des DNA-"Fingerprinting" ist man 
nun jedoch in der Lage, derartige Zuordnun-
gen praktisch zweifelsfrei durchzuführen. 
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DNA-Fingerprinting 
Solche Abstammungsuntersuchungen sind 
für die Gerichte nicht nur in Bezug auf Vater-
schaftsklagen beim Menschen von Bedeu-
tung. So wird zum Beispiel auch die Abstam-
mung wertvoller Pferde mittels des DNA-
"Fingcrprinting" überprüft. (im Jahr 1993 
sollen 10 Prozent aller neugeborenen Fohlen 
erfaßt werden) oder, im Bereich des Arten-
schutzes, die Abstammung seltener Tiere (bei 
denen oft genug behauptet wird, es seien lega-
le N achzuchten, obwohl es sich um illegal 
eingeführte Wildfänge handelt) [3 ]. 
Aufklärung von Straftaten 
Für die Gerichte ist neben den Abstam-
mungsnachweisen auch die Möglichkeit der 
eindeutigen Identifizierung bestimmter Men-
schen oder Tiere mittels des genetischen Fin-
gerabdrucks von großer Bedeutung: Schon 
kleinste Mengen an DNA (rund 3 Mikro-
gramm) reichen aus, um einen genetischen 
Fingerabdruck herzustellen. Dies und die 
Tatsache, daß es sich bei der DNA um ein re-
lativ stabiles Molekül handelt, macht die 
Analyse von Spurenmaterial bei der Verfol-
gung von Straftaten möglich. So können 
zum Beispiel getrocknete Blutflecke, Spei-
chel- und Spermareste oder Vaginalsekret mit 
Hilfe des DNA-"Fingerprinting" untersucht 
werden. Die so erhaltenen Bandenmuster 
können dann mit denen verdächtiger Perso-
nen verglichen werden. Dadurch konnten 
Mordfälle in England und Deutschland auf-
geklärt werden [7). Mit dieser Methode wer-
den auch bei der Identifizierung von Brand-
leichen und von abgetrennten Gliedmaßen 
(zum Beispiel nach Flugzeugabstürzen) Er-
folge erzielt, ebenso bei der Aufklärung von 
Diebstählen (beispielsweise bei der Identifi-
zierung seltener Tiere, die aus zoologischen 
Gärten entwendet wurden). 
Die Möglichkeit der eindeutigen Identifizie-
rung anhand der Bandenmuster des geneti-
schen Fingerabdrucks wird jedoch nicht nur 
bei der Verbrechensaufklärung genutzt. Bei 
der Herstellung von Antikörpern und Medi-
kamenten muß zum Beispiel die Identität 
von Zellkulturen fortwährend überprüft 
werden. Dies kann auf sehr einfache, sichere 
und schnelle Weise mit Hilfe des DNA-"Fin-
gcrprinting" geschehen. 
DNA-"Fingerprintingll in der 
Krebsforschung 
Zum Schlug wollen wir noch einen- zur Zeit 
teilweise noch in der Entwicklung befindli-
chen - Anwendungsbereich vorstellen. Er 
13 
liegt in der medizinischen Diagnostik. Die 
durch das DNA-"Fingerprinting" erzeugten 
Bandenmuster eines Individuums zeichnen 
sich dadurch aus, daß es unerheblich ist, von 
welchem Gewebetyp die Zellen stammen: Es 
ergibt sich immer das gleiche Bandenmuster, 
egal ob man die benötigte DNA aus Blut, 
Speichel, Muskelgewebe oder Haut isoliert 
hat. Ganz anders aber verhält es sich bei bös-
artigen Tumoren des Menschen: Innerhalb 
von Tumorzellen kommt es häufig zu Chro-
mosomenmutationen oder gar zum Verlust 
ganzer Chromosomen. Da mit Hilfe der 
DNA-"Fingerprint"-Analyse ein Abbild des 
gesamten Chromosomensatzes gewonnen 
wird, spiegeln sich Veränderungen der Chro-
mosomen von Tumorzellen in einer Verände-
rung des ansonsten immer stabilen Banden-
musters wider [8]. Neben Fortschritten in der 
Diagnostik erhofft man sich durch die An-
wendung und Weiterentwicklung dieser Me-
thode neue Erkenntnisse über die Zusam-
menhänge der Tumorentstehung, der Weiter-
entwicklung von Tumoren und der 
Absiedlung von Tochtergeschwülsten (Meta-
stasenbildung). 
Moralische und ethische 
Verpflichtungen 
Wie allgemein im Themenkreis der Gentech-
nologie wurden in der öffentlichen Diskussi-
on anfänglich auch Bedenken gegen den gene-
tischen Fingerabdruck geäußert. In Unkennt-
nis der Zusammenhänge fürchteten gar 
vereinzelt einige Juristen, daß in den innersten 
Kernbereich der Persönlichkeit des Individu-
ums eingedrungen werden könne (Stichwort: 
"gläserner Mensch"). Bei der Verwendung 
von "Multilocus" -Sonden besteht diese Ge-
fahr jedoch nicht, da lediglich die Längenin-
formationen anonymer DNA-Fragmcntc 
miteinander verglichen werden, nicht aber de-
ren Sequenzinhalt. Selbst bei einer (technisch 
kaum möglichen} Untersuchung des Se-
quenzinhahes könnten keine Informationen 
über Merkmale oder Verhaltensweisen eines 
Individuums gewonnen 'ferden, da die ver-
wendeten DNA-Sondcn 'sich gerade an die 
Stellen des Genoms anlagern, in denen keine 
sequenzabhängige Information enthalten ist. 
Etwas anders ist die Situation bei "Einzello-
cus" -Systemen: Aufgrund der genetischen 
Kopplung könnten bestimmte Allele über be-
nachbarte Genorte Wahrscheinlichkeitsaussa-
gen zulassen. Diese Information wird im 
"Multilocus" -Fingerabdru~k verschleiert, da 
keine Bande einem bestimmten genetischen 
Ort zugeordnet werden kann. Der Daten-
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schutzist also in den "Multilocus"-Fingerab-
druck unmittelbar eingebaut. Dennoch ist ein 
Mißbrauch auch beim "Multilocus" -Finger-
abdruck denkbar: Es wäre beispielsweise 
möglich, ein Gel nachträglich mit einer weite-
ren Sonde zu hybridisieren, die an eine spezi-
fische Gensequenz bindet und damit ein be-
stimmtes Merkmal nachweist. Deshalb ist es 
notwendig, an die U ntcrsuchung von 
menschlichem Material bestimmte Auflagen 
zu knüpfen. Dazu gehört, daß nur ausge-
wählte Institute mit der Durchführung dieser 
Analysen betraut werden und daf~ die sorgfäl-
tige Materiallagerung und -vcrnichtung sowie 
die Einhaltung der Vorschriften des Daten-
schutzgesetzes sichergestellt sind. 
Zusammenfassung und Ausblick 
Seit der Entwicklung des genetischen Finger-
abdrucks hat die Zahl der Anwendungsgebie-
te rapide zugenommen. Das Verfahren wird 
mittlerweile in den verschiedensten Teildiszi-
plinen der Biologie und Medizin angewendet. 
Die in diesem Aufsatz behandelten Anwen-
dungsbeispiele stellen hierbei nur einen Aus-
schnitt der bereits verwirklichten Möglich-
keiten dar. Da es sich um eine noch relati\' 
"junge" Methode handelt, sind mit Sicherheit 
jedoch noch nicht alle Möglichkeiten ausge-
schöpft: Erst die Zukunft wird zeigen, wel-
ches Potential sich wirklich hinter dem Begriff 
DNA-"Fingerprinting" verbirgt. 
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